植物 分 类 学 报 36 (2):97~105 (1998) 


Acta Phytotaxonomica Sinica 


rDNA БЕТЕ ЕЕ ALA 


系统 学 研究 中 的 应 用 
汪 小 全 ERF 


(中 国 科学 院 植物 研究 所 系统 与 进化 植物 学 开放 研究 实验 室 “北京 100093) 
THE APPLICATION OF SEQUENCE ANALYSIS OF rDNA 
FRAGMENT TO THE SYSTEMATIC STUDY OF THE 


SUBFAMILY CYRTANDROIDEAE(GESNERIACEAE) 
WANG Xiao-Quan LI Zhen-Yu 


(Laboratory of Systematic and Evolutionary Botany, Institute of Botany, the Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093) 


Abstract A molecular phylogeny of the subfamily Cyrtandroideae represented by five genera 
of four tribes was constructed using sequence analysis of the internal transcribed spacers 
(ITS) and partial 5. 8 S rRNA gene (3’end) of nuclear ribosomal DNA. Direct PCR 
sequencing method was used in the study. The sequences of ITS-1 in the five species range 
from 234 bp to 258 bp in size and those of ITS-2 from 218 bp to 246 bp. The ITS-1 (258 
bp) and ITS-2 (218 bp) of Whytockia bijieensis differ greatly from those of the other species 
in size, sequence and С + С content, and therefore the tribe Klugieae represented by W. 
bijieensis may have diverged from the ancestor of the subfamily Cyrtandroideae at a very 
early time. In PAUP analysis, W. bijieensis was used as the functional outgroup, and only 
one most parsimonious Fitch tree was obtained through exhaustive search. The tree has 353 
steps, with CI = 0. 932 and RI = 0. 529. In the tree, Chirita crassifolia is basal to a 
monophyletic group comprising Cyrtandra umbellifera, Briggisia longipes and Anna 
mollifolia, and the monophyletic group is strongly supported by the bootstrap value (97). 
The tribes Trichosporeae and Cyrtandreae represented respectively by Anna mollifolia and 
Cyrtandra umbellifera both evolved from the tribe Didymorcarpeae, which can explain why 
many intermediate taxa exist among the three tribes. According to this, the present authors 
suggest that the tribe Trichosporeae and the tribe Cyrtandreae be merged with the tribe 
Didymocarpeae. 
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ME ARM ET SESW 4 KS 属 、5 种 植物 的 核糖 体 DNA 中 的 内 转录 间隔 区 (ITS) 序 列 及 5.8 5 
rRNA 基因 的 3' 端 序列 。 这 几 种 苦 苔 营 亚 科 植 物 的 ITS-1 的 长 度 范围 为 234 一 258 bp, ITS-2 的 长 度 范 
为 218 一 246 bp. Whytockia bijieensis 的 ITS-1(258 bp) 和 ITS-2 (218 bp) 在 长 度 、 序 列 及 GC 含量 上 
岁 与 其 它 几 个 种 有 较 大 差异 ,其 代表 的 尖 舌 若 营 族 可 能 很 早 就 自 苦 营 苔 亚 科 的 祖先 沿 单独 的 一 个 分 支 
WL. U W. bijieensis 作为 功能 性 外 类 群 ,运用 PAUP 软件 分 析 仅 得 到 一 个 最 简约 树 。 在 简约 树 上 ， 
Cyrtandra umbellifera、Briggsia longipes Ñl Anna mollifolia 形成 一 个 单 系 群 , bootstrap 分 析 对 该 分 支 的 
































* 国家 自然 科学 基金 “ 九 * 五 "重点 项 目 (39630030) 资 助 。 
潘 开 玉 和 洪 德 元 教授 给 予 热情 指教 , 王 印 政 博士 提供 部 分 实验 材料 , 韩 英 小 姐 参 加 部 分 实验 , 谨 此 一 并 致谢 。 
1997-12-20 收 稿 , 1998-01-12 KBAR. 














98 E 物 分 类 学 报 36 Ж 





支持 强度 达 97% , Chirita crassifolia 位 于 该 分 支 的 基部 。 由 于 系统 树 上 Cyrtandra umbellifera 代表 的 
KR BRAM Anna mollifolia 代表 的 芒 毛 昔 苦 族 均 起 源 于 长 莫 莒 苦 族 , 结合 这 3 个 族 在 形态 上 存在 过 
BA, ВОНА BRAT EE PRY НАКЕ. 

XSi ТЕБЕ, 175; 分 子 系统 发 育 


ЖЕ BB Cyrtandroideae 主要 分 布 于 亚洲 及 非洲 热带 地 区 ( 王 文 采 等 ,1990), KE 
科 内 族 的 划分 、 族 的 范围 及 族 间 关 系 存 在 较 多 争议 。Burtt (1962) 将 该 亚 科 分 为 5 个 族 ， 
ШЖ ЖЕ ЕЛЕ Trib. Cyrtandreae. ТЕ $ Ё К Trib. Trichosporeae, R E Ё HK Trib. 
Klugieae, Н Ж Ё 2 Trib. Loxonieae 1 КЎ EHI Trib. Didymocarpeae. 后 来 , Burtt 又 
将 Trib. Loxonieae FHA REE BR, H Cyrtandromoea (Burtt, 1965) fll Jerdonia 先后 移 
置 于 玄 参 科 , 至 此 , SESW. НРАВА KM BRAESES 
族 间 存在 明显 过 渡 系 列 ,性 状 上 存在 交叉 , Burtt(1977) 提 出 是 否 将 这 3 个 族 并 为 1 个 族 ， 
下 设 3 个 亚 族 , 或 将 尖 舌 莒 苦 族 提升 为 亚 科 。Wang et al. (1992) FEE BLED 6 
Ж, RUSE BK Trib. Ramondeae. KM GR CEER ЖЖ АК ЕК а 
MES BH Trib. Titanotricheae, H# Ё BK A Burtt (1962) ASEH AY Ў E BAY — PB 
З, ШЕ BRR AE AR Titanotrichum o 

九 十 年 代 以 来 ,分 子 系统 学 的 飞速 发 展 给 植物 系统 学 中 很 多 疑难 问题 的 解决 提供 了 
重要 佐证 。Smith et al.(1997) 根 据 叶 绿 体 基因 ndhF 的 序列 分 析 构 建 了 苦 莒 苦 科 的 系 
统 树 , 这 一 工作 涉及 苦 莒 苦 科 的 47 个 属 ( 所 有 的 族 ), 澄清 了 一 些 争议 属 的 系统 位 置 
(Smith et al.,1997), 对 苦 曹 苦 科 的 系统 发 育 研究 具有 重要 意义 。 然 而 ,叶绿体 基因 是 单 
亲 遗 传 的 , 在 揭示 网 状 进化 事件 方面 具有 极 大 的 局 限 性 。 考 虑 到 苦 莒 苦 科 内 的 网 状 进化 
事件 十 分 频繁 (Smith et az . ,1996; Luegmayr, 1993; Wagner et al.,1990), 有 必要 选择 
双亲 遗传 的 核 基 因 对 该 科 的 系统 发 育 进 行进 一 步 研究 。 近 年 来 , 核糖 体 DNA 中 的 内 转 
录 间 隔 区 (ITS) 序 列 已 被 广泛 用 于 植物 属 内 、 近 缘 属 间 乃 至 科 内 的 系统 发 育 研究 , 并 取得 
了 一 系列 重要 进展 (Baldwin et al.,1995; Sang et al., 1995; Hodges & Arnold, 1994; Suh 
et al.,1993 )。 笔 者 尝试 ITS Ж 5.8 5 rRNA 基因 序列 分 析 在 苦 莒 苦 亚 科 系 统 发 育 研究 
中 的 价值 。 


1 材料 与 方法 


1.1 材料 来 源 

用 于 DNA 提取 的 材料 为 苦 芒 苔 亚 科 4 族 、5 属 、5 种 植物 的 新 鲜 或 硅胶 干燥 的 叶片 ， 
来 源 见 表 1。 
1.2 DNA 提取 

















DNA 这 一 步骤 改 为 1V 异 丙 醇 沉淀 DNA. 
1.3 引物 设计 及 选择 

ITS-1 的 扩 增 引物 (Pi, P;) 根 据 水 稻 rRNA 基因 序列 (Takaiwa et al.，1985) 设 计 。 
Р, 位 于 18 S rRNA 基因 3' 端 上 游 48—23 个 碱 基 处 , 其 序列 为 5 -АСА AGT CGT AAC 
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AAG GTT TCC GTA GG -3';Р, 位 于 5.8 S rRNA 基因 5 端 下 游 15 一 39 个 碱 基 处 , 其 序 
列 为 5- GAT GCG AGA ССС GAG АТА TCC СТТ С -3', ITS-2 的 扩 增 引物 Ps 和 Р, 分 
别 同 White et al. (1990) 的 ITS-3 和 ITS-4 序列 。 


表 1 材料 来 源 


Table 1 The origin of materials 





Tribe Species Locality Voucher 





Trichosporeae Anna mollifolia (W.T. Wang) I a Wang Yin-Zheng 93013 


Fritsch W.T. Wang et K. Y. Pan 

Didymocarpeae Briggisia longipes р А 

Endl. (Hemsl. et Oliv. ) Craib Fadou, Xichou, Yunnan Wang Yin-Zheng 92045 
Didymocarpeae Chirita crassifolia Z.Y.Li j > 

Endl. et Y.Z. Wang, ined. Longgang, Longzhou, Guangxi Wang Yin-Zheng 92105 
Cyrtandreae Bl. Cyrtandra umbellifera Merr. Lanyu Island, Taiwan Li Zhen-Yu 11036 
Klugieae Whytockia bijieensis Y.Z. Wang Ga ata A А 

Fritsch etZ. Y. Li Shengji, Bijie, Guizhou Wang Yin-Zheng 95001 





1.4 ITS 997-0 

ITS 的 扩 增 采取 Pi + Р, 进行 整 段 扩 增 , 或 用 P + PoPa + Py 分 别 扩 增 ITS-1 和 ITS. 
2, Pit Py 和 P; + P4 的 扩 增 程序 为 :70C ，4 min+94T, 1 min; S5T, 205; 72T , 50 s; 
两 个 循环 一 94 邓 ‚205; 55C, 205; 72C, 50 s; 38 个 循环 一 72C ,4 mino P, + P, 的 扩 增 
程序 基本 同上 述 程序 ,但 将 退火 温度 改 为 65 С, 延伸 时 间 改 为 30 s。 扩 增 反应 在 PE 公司 
的 9600 型 PCR 仪 上 进行 , 反应 体积 均 为 50 pl, Н 50 mmol/L Tris-HCl (pH8.3), 0. 
025 g/L BSA, 2 mmol/L MgCh, 1.5 U Tag DNA 聚合 酶 (中 国 农业 大 学 产品 ), dATP. 
dGTP. dCTP 和 dTTP 各 200 pmol/L, 10—20 ng 总 DNA, 相应 的 正 反 向 引物 各 12.5 
pmols。PCR 产物 经 SephaglasIM Bandprep Kit (Pharmacia Co. ) 或 Wizard PCR Preps 
DNA Purification System (Promega) 纯化 后 直接 用 于 测序 反应 。 
15 测序 反应 及 检测 

测序 工作 在 LKB DNA 测序 仪 上 进行 , 试剂 选用 Promega 公司 的 银 染 测序 系统 
(Silver SequenceTM DNA Sequencing System), 每 个 物种 的 ITS 9 Pi, Р. Р; 和 P4 4 
个 引物 测定 , 即 均 对 正 反 链 进行 测定 。 测 序 反 应 使 用 薄 壁 管 并 在 PE 公司 的 9600 型 PCR 
仪 上 进行 ,反应 体积 为 6 plo PK Р, 的 测序 反应 程序 为 :94C ,1 min+94C, 305; 45T, 
15 s; 70C, 50—605; 两 个 循环 一 94C, 155; 4510,15 s; 70T, 50~60 s; 50 个 循环 。 
Р, 及 P, 的 测序 反应 程序 基本 同 P 及 Р, 的 测序 反应 程序 , 仅 退 火 温度 变 为 60C, 1E 
度 变 为 72 世 ,延伸 时 间 变 为 30 so 
1.6 序列 分 析 及 系统 树 构建 

ITS-1 及 ITS-2 的 范围 根据 水 稻 r DNA 序列 确定 , 序列 排列 用 CLUSTAL У 软件 
(Higgins, 1994) 完 成 , 然后 手工 作 适 当 调 整 以 尽量 减少 排列 所 需 缺 隙 (gap) 的 数目 。 排 列 
好 的 序列 用 PAUP 3.1.1 系统 发 育 分 析 软 件 进行 分 析 (Swofford，1993)。PAUP 分 析 中 ， 
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破 基 处 理 作 Fitch 性 状 (无 序 ), 缺 际 分 别 作 为 缺失 (missing) 状 态 和 第 五 碱 基 作 两 种 分 析 。 
Whytockia bijieensis( 王 印 政 , 李 振 字 ， 1997) 始 终 作 为 功能 性 外 类 群 (functional outgroup), 
最 简约 树 采用 竭力 法 (Exhaustive) 寻 找 。 为 进一步 判断 简约 树 中 各 分 支 的 可 信和 度 , 本 文采 
用 bootstrap 检验 方法 (500 次 重复 )。 


2 实验 结果 


本 文 共 测 得 5 HOSES WRENN ITS-1 和 ITS-2 的 完整 序列 及 其 5.8 5 rRNA Ж 
因 3 端的 近 90 个 碱 基 序 列 , ITS-1 的 长 度 范围 为 234 一 258 bp, ITS-2 的 长 度 范围 为 218 
一 246 bpo Whytockia bijieensis 的 ITS-1 和 ITS-2 的 长 度 与 其 它 4 种 植物 ITS-1 和 ITS-2 
的 长 度 有 较 大 差异 , 其 序列 中 的 GC 含量 也 明显 低 于 其 它 4 种 苦 莒 苦 亚 科 植 物 ( 表 2)。 排 
УЕ 178-1, 5.8 S rRNA 基因 3“ 端 和 115-2 序列 见 图 1。 当 gap 处 理 作 缺失 状态 时 , HE 


表 2， 苦 莒 苦 亚 科 5 种 植物 的 ITS-1 和 ITS-2 的 序列 长 度 及 其 GC 含量 
Table 2 Sizes and percent С + С content of ITS-1 апа ITS-2 of five species in the subfamily Cyrtandroideae 
































ІТ5-1 ITS-2 
Species 
Size( bp) %G+C Size( bp) %С+С 
Anna mollifolia 238 57 245 56 
Briggisia longi pes 242 55 237 56 
Chirita crassifolia 239 54 246 57 
Cyrtandra umbellifera 234 58 242 55 
Whytockia bijieensis 258 43 218 47 


#3 SAB WA 5 种 植物 的 ITS Ж 5.8 5 cRNA 基因 3' 端 序列 间 的 绝对 遗传 距离 和 平均 遗传 距离 
Table 3 Pairwise genetic distances of ITS and partial 5.8 S rRNA gene sequences of five species 
in the subfamily Cyrtandroideae. Below diagonal are absolute distances 
while above diagonal are mean distances. ~ 








1 2 3 4 5 
1 Anna mollifolia - 0.099 0.163 0.121 0.368 
2 Briggsia longipes 55 - 0.179 0.143 0.374 
3 Chirita crassifolia 91 98 z 0.164 0.371 
4 Cyrtandra umbellifera 66 77 89 - 0.371 
5 Whytockia bijieensis 196 198 199 196 








列 后 的 序列 经 PAUP 分 析 得 到 5 BFE ALAA ITS 和 部 分 5.8 5 rRNA 基因 序列 
间 的 绝对 遗传 距离 ( 核 普 酸 差异 数 ) 和 相对 遗传 距离 见 表 3, Whytockia bijieensis SHEE 
亚 科 其 它 4 种 植物 间 的 遗传 距离 均 很 大 。 用 Exhaustive 法 寻找 仅 得 到 一 个 最 简约 树 , 这 
个 简约 树 的 长 度 为 353 步 , 其 一 致 性 指数 (CI) 和 维持 性 指数 (RI) 值 分 别 为 0.932 和 0. 
529。 在 这 个 简约 树 上 , Cyrtandra umbellifera、Briggsia longipes 和 Anna mollifolia 形成 
一 个 单 系 群 , bootstrap 分 析 的 支持 强度 达 97%。Chirita crassifolia 位 于 Cyrtandra 
umbellifera 和 外 类 群 Whytockia bijieensis 之 间 , Anna mollifolia 为 Briggsia longipes 的 姐 
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妹 群 。 当 gap 处 理 作 第 五 碱 基 状 态 时 ,经 RAUP 分 析 构 建 的 系统 树 的 结构 与 图 2 完全 一 
Ж, 
3 讨 论 
3.1 ITS 及 5.8 5 rRNA 基因 序列 分 析 在 苦 曹 苔 亚 科 系统 学 研究 中 的 价值 

本 文 测定 了 SHES LA AWA ITS 及 5.8 S rRNA 基因 的 3 端 序列 ,用 这 5 个 
AREER LAH 4 族 、5 属 , 代表 性 虽然 不 足 , BRRR EESHA Whytockia 
bijieensis 外 ,其 它 3 族 .4 属 、4 种 的 ТТ 序列 的 排列 并 不 困难 (图 1), 说明 属 间 的 遗传 距 
离 并 不 太 大 ( 表 3), 加 上 高 度 保 守 的 5.8 S rRNA 基因 序列 对 揭示 远 缘 属 间 的 系统 发 育 关 
系 能 提供 一 定 的 信息 量 (图 1), 故 结合 ITS 和 5.8 S rRNA 基因 序列 重建 兰 苔 苦 亚 科 的 系 
统 发 育 是 可 行 的 。 由 于 ITS 序列 具有 相对 较 快 的 进化 速率 , 使 其 主要 用 于 种 间 和 近 缘 属 
间 等 较 低 分 类 等 级 的 系统 发 育 研究 , 一 般 不 适用 于 较 高 分 类 等 级 的 系统 发 育 研究 ,如 Kim 
& Jansen (1996) 发 现 ITS-1 序列 分 析 不 适用 于 小 辟 科 的 系统 发 育 研究 ,但 ITS 序列 分 析 
应 用 于 科 内 系统 发 育 研究 的 例子 有 很 多 (Schultheis & Baldwin, 1994;Manos, 1993; Suh 
et al .，1993)。ITS 序列 的 进化 速率 与 植物 的 生活 型 有 一 定 的 相关 性 (Baldwin et al., 
1995), 这 与 叶绿体 DNA 的 进化 规律 是 相似 的 。 由 于 ITS 在 不 同 植物 类 群 中 的 进化 速率 
有 很 大 差异 ,其 在 系统 学 研究 中 的 应 用 范围 应 视 类 群 而 定 。 
3.2 大 苞 营 营 属 和 浆果 芭 营 属 的 系统 位 置 及 苦 蔚 营 亚 科 内 族 的 划分 问题 

Burtt (1962) КАТ Алла 置 于 长 萌 营 苔 族 ,但 王 文 采 和 潘 开 玉 (1982) 根 据 该 
属 的 种 子 两 端 具 钻 形 附属 物 将 其 改 置 于 芒 毛 莒 苦 族 , 本 文 的 研究 表明 , 大 苞 莒 苦 属 与 长 藉 
营 苔 族 的 2 属 间 的 遗传 距离 不 大 , 其 在 系统 树 上 (图 2) 作 为 Briggsia longipes 的 姐妹 群 得 
到 了 bootstrap 分 析 的 有 力 支持 (94%)。Cyrtandra umbellifera (KE BIR). Briggsia 
longipes KR SHE BIR) AM Anna mollifolia 形成 一 个 单 系 的 分 支 , bootstrap 分 析 对 该 支 的 
支持 强度 达 97%, Chirita crassifolia (长 萌 苔 苦 族 ) 位 于 该 分 支 的 基部 。 系 统 树 的 这 一 分 
支 结构 说 明 有 两 种 可 能 :(1) 长 萌 芭 苔 族 本 身 不 是 一 个 单 系 群 ; (2) EEE КЖК ЖАТ 
营 族 均 不 成 立 , 均 应 并 入 长 薄 营 苔 族 。 苦 苔 苔 亚 科 的 ndhF 基因 树 (Smith etal., 1997) 
也 表明 芒 毛 营 苔 族 和 长 薄 苔 苔 族 均 不 是 单 系 群 。 长 萌 茎 苔 族 和 芒 毛 芭 苔 族 的 差别 仅 在 于 
后 者 的 种 子 两 端 具 尾 状 附属 物 , 但 紫花 苔 苔 属 Lorostigma( 属 芒 毛 茎 苔 族 ) 中 有 一 个 陆 生 
种 的 种 子 不 具 尾 状 附属 物 , 另 有 一 些 附 生 种 的 种 子 具 尾 状 附属 物 (Burtt，1997)。 Anna 
002971 Lysionotus (6 Sik) PR Sect. Didymocarpoides ЖЯ Hi Ж, 其 种 
子 两 端 仅 具 钻 状 突起 ( 李 振 宇 , 1996; Е Ж Ж, 1983). LLPKRWKHEBRAEEE 
营 族 间 存 在 明显 过 渡 系 列 , 种 子 两 端 具 尾 状 附属 物 仅 是 一 个 有 利于 传播 的 特 化 形式 。 浆 
果 蔚 苔 族 与 长 薄 营 苔 族 的 区 别 仅 在 于 前 者 的 果实 成 熟 时 肉质 化 , 变 成 白色 或 黄 绿 色 的 浆 
果 , 这 两 个 族 在 花 部 形态 及 果实 等 性 状 上 也 存在 交叉 : 短 简 茎 苔 属 Boeica (KBE AK) 5 
RHE BIR Rhynchotechum (浆果 营 苔 族 ) 均 具 短 简 状 、 裂 片 稍 不 等 大 的 花冠 和 4 枚 雄蕊 
(Burtt, 1997); Hexatheca 的 果实 应 是 开裂 的 藉 果 , 但 实际 上 并 不 开裂 , 其 果皮 在 植物 体 
上 腐烂 , 然后 释放 种 子 ,并 留 下 一 些 维 管 组 织 ,因此 该 属 有 时 放 在 具 菇 果 ( 开 有 裂 ) 的 长 单间 
Bik, 有 时 又 放 在 具 浆 果 ( 不 开裂 ) 的 浆果 莒 苦 族 (Burtt，1962), 以 上 事实 又 说 明 长 藉 莒 昔 
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Anna mollifolia 








Briggsia longipes 
Cyrtandra umbellifera 


Chirita crassifolia 





Whytockia bijieensis 


图 2 基于 ITS 及 5.8 S rRNA 基因 He FATHER EELS 418,5 专 植 物 的 系统 树 。 分 支 上 的 数值 表示 碱 
基 替 换 的 数目 , 括号 内 的 数值 表示 bootstrap 分 析 对 该 分 支 的 支持 强度 (百分比 )。 该 系统 树 的 长 度 为 353 步 ,其 CI 值 
和 RI 值 分 别 为 0.932 和 0.529。 

Fig.2 The only one most-parsimonious tree (phylogram) constructed from sequence analysis of ITS and 3' end of 5.8 S 
tRNA gene (rDNA) in 4 tribes of the subfamily Cyrtandroideae represented by 5 genera. The tree has 353 steps, with CI = 
0.932 and RI = 0. 529. bootstrap values in parentheses are indicated below the branches, and the other values on the 
branches indicate the number of substitutions. 


族 和 浆果 莒 苦 族 无 法 严格 区 分 。 鉴 于 长 蒜 曹 苦 族 、 芒 毛 曹 苦 族 和 浆果 莒 苦 族 间 存 在 过 滤 
系列 , 加 上 这 3 个 族 在 基于 ITS 序列 构建 的 系统 树 (图 2) 和 ndhF 基因 树 (Smith et al., 
1997) 上 均 不 是 单 系 类 群 ,作者 建议 将 芒 毛 莒 苦 族 和 浆果 苔 苦 族 均 并 入 长 莫 莒 苦 族 。 
зз 类 舌苔 若 族 的 系统 位 置 及 分 类 等 级 

ABU SRSA Н — УВ Whytockia bijieensis 的 ITS 序列 ,但 Whytockia 
bijieensis 的 ITS-1 和 ITS-2 的 长 度 相 差 很 大 (40 TRH) H EJLA E E EE BHE A 
жз 个 族 、4 个 属 ) 的 ITS-1 和 ITS-2 的 长 度 相差 不 大 (不 足 10 个 碱 基 ); Whytockia 
bijieensis 的 GC 含量 也 显著 低 于 其 它 几 种 苦 莒 苦 亚 科 植 物 (Table 2), ЕЁ БОХ Л. SES 
亚 科 植物 的 ITS 序列 间 也 存在 极 大 的 差异 (Table 3), 说明 Whytockia bijieensis 所 属 的 尖 
舌 曹 苦 族 可 能 是 苦 莒 若 亚 科 中 一 个 较 特 殊 的 孤立 类 群 。 在 苦 曹 苦 科 的 ndhF 基因 树 上 
(Smith et al., 1997), 尖 舌 莒 苦 族 是 一 个 单 系 类 群 ,并 位 于 苦 莒 苦 亚 科 中 其 它 族 的 基部 ， 
这 一 ОМА 序列 证 据 也 支持 尖 舌 莒 若 族 是 很 早 就 自 苦 曹 苦 亚 科 植物 的 祖先 沿 单独 的 一 支 
演化 而 来 ,因此 人 尖 舌 营 营 族 作 为 一 个 族 的 等 级 是 合适 的 。 
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